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1.1 Informations sur le laboratoire d’accueil, le Laboratoire d'Océanographie et
du Climat (LOCEAN) - IPSL
Cette unité de recherche est une des composantes de l’institut Pierre Simon Laplace
(IPSL) qui fut créé au début des années 1990 pour rassembler sous un même pôle plusieurs
institutions scientifiques présentes en région parisienne. Cette création a pour but d’optimiser
leurs moyens techniques et financiers, en faveur d’études climatiques et environnementales.
Ces études communes s’imposent en raison de l’interaction forte entre les phénomènes
atmosphériques et océaniques, autrefois étudiés séparément. Ce regroupement d’excellence
est composé de 750 personnes dont 250 chercheurs et enseignants-chercheurs, 250 ingénieurs,
techniciens et agents administratifs et 250 doctorants, post-doctorants et stagiaires. Les
laboratoires sont implantés sur différents sites de la région parisienne mais à terme, ils seront
regroupés en deux sites principaux sur le campus de Jussieu et à Guyancourt. Les principaux
axes de recherche sont : l’atmosphère, l’océan, le climat actuel et passé, le cycle de l’eau et du
carbone, les études d’impacts (changement climatiques, pollutions, …), les processus dans les
milieux et le système solaire.
L’IPSL est composé de cinq laboratoires :
- le Centre d'étude des Environnements Terrestre et Planétaires (CETP)
- le Laboratoire de Météorologie Dynamique (LMD)
-le Laboratoire d'Océanographie et du Climat: Expérimentation et Approche Numérique
(LOCEAN)
- le Laboratoire des Sciences du Climat et de l'Environnement (LSCE)
- le Service d'Aéronomie (SA)
Ces laboratoires sont sous la tutelle de quatre organismes gouvernementaux : le Centre
National de Recherche Scientifique (CNRS), l’Institut de Recherche pour le Développement
(IRD), le Commissariat à l’Energie Atomique (CEA), le Centre National d’Etude spatial
(CNES). Ils sont également rattachés à quatre établissements d’enseignements supérieurs :
Université Pierre et Marie Curie (UPMC), Université Versailles Saint-Quentin (UVSQ),
Ecole Normale Supérieure (ENS), Ecole Polytechnique.
L’une des grandes réussites de l’IPSL est d’avoir développé, en mettant en commun les
modèles antérieurement conçus par les différents laboratoires, un modèle global de prévision
sur les changements climatiques. Ce modèle, en amélioration constante, permet de réaliser des
scénarios climatiques qui tiennent  compte des effets de l’activité humaine. Il reste une
référence internationale de prévision des changements climatiques.
L’IPSL collabore avec d’autres centres de recherche en France et à l’étranger. Il participe
activement au déploiement d’un espace européen de recherche.
L’IPSL développe deux activités importantes : l’enseignement et l’observation. Les quatre
établissements supérieurs proposent des cycles d’étude dans le but de former les spécialistes
de demain. Chercheurs, ingénieurs et techniciens progressent dans la découverte de nouveaux
instruments permettant la récolte d’informations. La composition d’une base de diverses
données permet d’évaluer la variabilité naturelle et de comprendre des mécanismes
d’interactions des différents systèmes environnementaux. Ces données sont recueillies en
4laboratoire, lors de campagnes de terrain, par satellites ou sur le site d’instrumentation de
Palaiseau.
Le LOCEAN, une unité mixte de recherche, est sous la tutelle du CNRS, de l’IRD, de
l’UPMC et du muséum National d’Histoire naturelle (MNHN).
Le laboratoire est situé sur le campus de Jussieu dans la tour 45-55 aux 4éme et 5éme
étages. Le laboratoire est constitué d’une équipe administrative, trois équipes techniques, sept
équipes scientifiques, deux équipes d’observation et outils nationaux et une équipe de service
de mesure en laboratoire. Chaque équipe scientifique travaille sur un projet spécifique.
Toutefois les thématiques de recherches du LOCEAN se concentrent autour des processus
dynamiques gouvernant la circulation océanique, la compréhension des processus climatiques
terrestres à l’égard desquels l’océan joue un rôle important. Le temps, l’espace, la variabilité
sont bien évidemment les champs d’investigation et d’étude les plus évidents dans l’étude du
couple : dynamique océanique et cycles biogéochimiques. Pour atteindre ces objectifs
scientifiques, LOCEAN met en association les observations, les mesures, la modélisation et la
théorie.
1.2 Informations sur l’équipe d’accueil
Le plan quadriennal de 2009/2012 renomme l’équipe « Variabilité climatique tropicale,
téléconnexions et impacts » (VARTROP) en « Variabilité climatique » (VARCLIM). Celle-ci
est composée de deux sous-équipes : « variabilité climatique : tropicales et globales »
(VARCLIM-TG) et « variabilité climatique : Régionalisation et interactions climat-
environnement–sociétés » (VARCLIM-RICLES). Ces deux sous-unités se sont liées pour une
meilleure étude de variabilités climatiques et des impacts sur la société dans les régions
tropicales.
Chaque sous-section développe ses thématiques et dispose d’une organisation interne qui
permet une gestion administrative légère. Les équipes VARCLIM-TG et VARCLIM-RICLES
sont constituées respectivement de 19 et 10 chercheurs ou enseignants-chercheurs auxquels
s’ajoutent les post-docs et ingénieurs. Plusieurs chercheurs font partie des deux sous-équipes.
VARCLIM-RICLES, actuellement dirigée par Serge Janicot, est une association de
chercheurs rassemblés pour une étude interdisciplinaire et trans-sectorielle autour du thème
des interactions climat, environnement et société.
Mon encadrant, Nicolas Degallier travaille sur le projet : impacts climatiques sur la
transmission des arbovirus dans les zones tropicales. Il fait partis de l’équipe VARCLIM-
RICLES Nicolas Degallier est chercheur à l’IRD dans le département milieux environnement
(DME) dont dépend l’UMR 182 (LOCEAN). Il a une formation d’entomologiste médical. Il
travaille en collaboration avec le gouvernement brésilien sur le projet : « Climat de
l’Atlantique Tropical et Impact sur le Nordeste » (CATIN).Ce projet a pour objectif de
proposer un système d’alerte, à partir de la surveillance de certains signaux climatiques, qui
puisse être utilisé par la société civile afin de prévenir un risque d’épidémie de dengue.
52 Introduction
Une épidémie se défini par une augmentation du nombre de cas d’une pathologie en un
lieu précis et un moment donné. Une endémie est la présence habituelle d’une maladie dans
une zone géographique, telle la dengue au Nordeste du Brésil. Une pandémie caractérise une
maladie qui s’étend sur la totalité du globe, comme le SIDA. Les maladies infectieuses
tropicales dépendent en partie du climat et sont souvent saisonnières.
Le virus est un parasite qui a besoin d’une cellule hôte pour se multiplier et d’un vecteur
pour se déplacer. Le terme « chikungunya » signifie « marcher courbé » dans le dialecte
africain, souahéli car il provoque des douleurs articulaires pendant plusieurs mois. Le virus du
Chikungunya (CHKV) fait partie de la famille de Togaviridae et du genre Alphavirus. Les
arbovirus sont des virus ayant pour vecteurs des arthropodes hématophages (suceurs de sang).
Ce virus est transmis par la piqûre de moustiques du genre Aedes. Comme toutes les
arboviroses, la transmission et les poussées épidémiques du Chikungunya démarrent avec la
saison des pluies et sont corrélées à la densité vectorielle, qui elle-même dépend de l’intensité
des précipitations et d’autres paramètres climatiques. Depuis sa première identification en
Tanzanie en 1953, le CHKV se diffuse continuellement (http://www.chikungunya.gouv.fr)
(annexe 1).
En période épidémique, c’est l’homme qui sert d’hôte au CHKV. Celui-ci ne fait pas de
distinction d’âge, de genre ou de classe sociale. Hors période d’épidémie humaine, ce sont les
singes qui sont les principaux réservoirs, mais également les oiseaux, rongeurs et d’autres
vertébrés mal identifiés.
Jusqu’à ce jour, seuls les moustiques des espèces Aedes albopictus et Ae. aegypti sont
susceptibles de transmettre ce virus en milieu urbain. Le cycle de vie du moustique est
composé de deux phases : une aquatique et l’autre aérienne. Pendant la phase aquatique, les
stades pré-imaginaux (larves et nymphes) se développent pendant une période de six à quinze
jours en fonction des conditions climatiques (température et humidité) et environnementales.
La femelle adulte pond ses œufs sur des parois humides. Le lieu de ponte peut être naturel
comme creux d’arbre, ou d’origine humaine tel la soucoupe d’un pot de fleur, un pneu usagé,
une bouteille… Lorsque ces parois sont submergées, l’éclosion des œufs se produit en 48
heures. Si les conditions de
submersion ne sont pas suffisantes
pour l’éclosion, alors les œufs
peuvent se conserver pendant
plusieurs mois voire une année.
Leur capacité de survie est
importante, ils résistent à l’absence
d’eau et à des températures basses.
Le stade larvaire est composé de
quatre étapes avant de passer au
stade nymphal. Les larves se
développent dans l’eau où elles se
nourrissent de débris organiques et
de plancton, et remontent à la
surface pour respirer. La stade larvaire peu durer entre deux et dix jours (IGAS, 2006).
6La nymphe est un stade de transformation intermédiaire entre la larve et le moustique.
Cette transformation s’étend de un à trois jours selon la température.
La phase nymphale terminée, il y a émergence du moustique adulte qui fera son premier vol
au dessus du site larvaire. Le moustique a un rayon d’action de 100 à 800 mètres. Il est
présent du niveau de la mer à des altitudes avoisinant les 1200 mètres.
Comme chez toutes les espèces de moustiques seule la femelle pique. Elle doit se nourrir
de sang pour assurer la maturation de ses ovaires et de ses œufs. La capacité vectorielle de la
femelle Aedes s’explique par son aptitude à dupliquer le virus et à le transmettre lors de la
piqûre. Le virus étant présent dans les glandes salivaires du moustique, lorsque celui-ci pique
il injecte le virus dans l’organisme de sa proie par l’intermédiaire de sa salive. L’hôte est alors
infecté. Un moustique infecté reste infectant toute sa vie soit environ un mois. Les femelles
piquent et pondent tous les cinq jours environ soit une possibilité de six à sept transmissions
du virus et autant de personnes infectées. Il existe une possibilité de transmission verticale du
virus, c'est-à-dire des œufs contaminés par une mère infectante, mais celle-ci est très faible (1
à 2%) et sans répercussion pour la transmission de la maladie. (Hawley, 1988 ; Degallier,
1988 ; Christophers, 1960).
La transmission du virus suit des cycles vecteur-hôte-vecteur. Un moustique sain pique un
humain infecté par le virus. Le moustique devient alors infecté. Il faut un certain temps pour
que le virus se dissémine en se multipliant dans le vecteur. Cette période est appelée cycle
extrinsèque, elle est propre au couple virus-vecteur. Après cette phase le moustique devient
infectant et il le reste jusqu’à la fin de sa vie. Si un moustique infectant pique un humain sain
alors celui-ci devient infecté. Pendant quelques jours après la piqûre, l’hôte ne montre pas de
symptôme, c’est la période d’incubation intrinsèque, qui est propre au couple virus-hôte,
durant en moyenne quatre à sept jours. Après cette période l’humain devient infectant pour le
vecteur et le reste pendant une période d’environ quatre à sept jours, celle-ci est appelée
période de virémie. C’est aussi pendant cette phase que l’humain ressent les symptômes de la
maladie et qu’un moustique sain peut piquer un humain et devenir infectant. Ensuite,
l’organisme de l’hôte va produire des anticorps qui vont détruire le virus circulant dans son
organisme. Une immunité durable l'empêche dès lors de participer à la transmission (Figure
1).
Figure 1 : Mode de propagation d'une maladie vectorielle.
7Aujourd’hui, le nombre de maladies infectieuses à transmission vectorielle augmente. En
effet, ces maladies sont sensibles aux changements climatiques et écologiques. Ainsi la
compréhension de ces maladies, par modélisation, permet un meilleur contrôle et une
prévention plus efficace par la société. Les chercheurs développent des modèles
épidémiologiques, aussi bien mathématiques qu’informatique. Pour qu’ils soient le plus
proches de la réalité, une étude approfondie sur la maladie et son mode de transmission est
nécessaire. Mon sujet de stage consiste à évaluer la possibilité d’adaptation du modèle
aegypti-dengue à la transmission de la fièvre du Chikungunya par Ae. albopictus dans la
région Emilie-Romagne en Italie (annexe 2). En effet l’espèce Ae. albopictus est présente en
Europe depuis environ 15 ans (ECDE, 2007) (annexe 3). Entre le quinze juin et le 21
septembre dans la province de Ravenne, le gouvernement italien recense 292 cas de fièvre de
chikungunya transmis par Ae. albopictus, le premier cas aurait importé le virus des Indes
(ECDC, 2007) (annexe 4). L’adaptation du modèle de Charly Favier au duo albopictus-
chikungunya peut être possible car les conditions de transmission des deux couples sont très
proches (Afsset, 2007). Pour que cette adaptation soit la plus fiable possible, une étude
complète des paramètres et leur sensibilité sur le taux de reproduction de base ( 0R ) est
indispensable. Ma collègue, Pauline Maury a réalisée un ajustement mathématique des
paramètres, entomologiques et épidémiologiques, à partir des données récoltées sur
l’épidémie d’Italie tandis que j’étudierai l’ajustement possible des paramètres au sein même
du programme développé par LOCEAN.
83 Matériel et Méthode
3.1 Description du modèle dynamique
Charly Favier, actuellement chercheur à l’université de Montpellier II, a conçu un modèle
dynamique de risque climatique de transmission de la dengue par Aedes aegypti pour
LOCEAN durant son stage post-doctoral. Charly Favier a écrit, en C++, un modèle
dynamique de transmission de la dengue avec le moustique Aedes aegypti. Le modèle prend
en entrée des données climatiques : un fichier température et un autre humidité. En sortie on
récupère des fichiers de type .dat qui correspond à un indice de risque épidémiologique.














La fonction help permet de choisir différentes options lors de l’exécution. Ces options
permettent de définir le type de fichier d’entrée, si celui-ci contient l’humidité relative ou la
pression de vapeur saturante, le nombre de points par grille sur le globe, spécifie la fenêtre à
extraire en donnant la latitude et la longitude, etc…
Les fonctions vali et valf changent respectivement une chaîne de caractère en entier et en
réel simple. Elles sont appelées dans le programme principal pour connaître le nombre de
mois à prendre en compte pour le calcul de l’indice de risque annuel. Si on sélectionne une
fenêtre, elles sont utilisées pour connaître les latitudes et longitudes maximales et minimales
pour la fenêtre sélectionnée.
La fonction next_value permet de lire et d’extraire les valeurs des fichiers d’entrée.
La fonction print_value écrit la valeur calculée dans les fichiers de sortie.
La fonction indice est celle qui calcule l’indice de risque (annexe 7). Elle fait appel à la
fonction minimisation qui avec l’appel de la fonction minimise  qui recherche la valeur
minimale par la méthode de Brent. La fonction indice calcule le nombre de nymphes par
habitant nécessaire pour assurer un 0R  = 1 qui est relié de façon logarithmique à l’indice
9épidémiologique. Le calcul du nombre de nymphe est obtenu par les différentes formules de
Focks (Focks et al.,1993) qui dépendent de la température et de l’humidité de l’air.
Le programme peut lire deux formats différents pour les données températures et
humidité. Le fichier température contient les valeurs de la température pour les douze mois de
l’année. Le fichier humidité peut contenir soit l’humidité relative, soit le déficit de pression
vapeur, soit la pression de vapeur saturante Pour chacune de ces trois données, les valeurs
sont moyennées tous les mois. Le premier type de fichier est une série de données de quatorze
colonnes : latitude, longitude, puis douze valeurs de janvier à décembre. Le deuxième type de
fichier correspond à douze matrices, correspondant aux douze mois d’une année, mises les
unes à la suite des autres avec les latitudes en ligne et les longitudes en colonne.
En sortie du programme on récupère dix-neuf fichiers de sortie. Douze de ces fichiers
correspondent au risque d’épidémie pour chaque mois. Le fichier annuel représente le risque
annuel pour un nombre de mois définit lors de l’exécution. Les fichiers max et min sont les
valeurs d’indices maximums et minimums du risque. Le fichier range est l’étendue du risque,
(maximums - minimums). Le fichier month spécifie le mois où le risque maximum est atteint.
Le fichier integr est la moyenne des indices mensuels et le fichier time correspond au nombre
de mois que dure la période favorable de transmission.
Le développement d’un modèle dynamique épidémiologique permet d’anticiper et de
mieux contrer l’émergence des maladies infectieuses. Le modèle développé par Charly Favier
est définit comme un modèle mécaniste qui détermine des relations entre les différentes
variables, épidémiologiques et entomologiques, pour comprendre le fonctionnement de la
transmission des maladies vectorielles. Ce modèle calcule un indice de risque pour un taux
basique de reproduction de base ( 0R ) de la maladie égale à un. 0R  est définit comme le
nombre de cas secondaires générés à partir de chaque cas infecté dans une population d’hôtes
sensibles. 0R  traduit un seuil pour qu’une maladie se propage ( 0 1R > ) ou non ( 0 1R < ) dans
une population. (Tran et al., 2005). Le modèle développé au LOCEAN traduit le risque de
transmission de la dengue par le moustique Ae. aegypti.
3.2 Données climatiques
Les valeurs utilisées en entrée du programme sont des données climatiques NCEP/NCAR
(http://iridl.ldeo.columbia.edu/SOURCES/.NOAA/.NCEP-NCAR/.CDAS-1/). Celles-ci sont
issues d’un projet commun entre les Centres Nationaux pour la Prévision Environnementale
(NCEP) et le Centre National pour la Recherche Atmosphérique (NCAR). Elles sont
téléchargeables sous la forme d’une matrice (2,5°*2,5°) correspondant aux données
moyennées mensuellement sur tout le globe pour les années 1949 à 2007.
Les données récupérées ont été retravaillées sous le logiciel R pour pouvoir être utilisées dans
le modèle sous le bon format et pour la fenêtre méditerranée (voire annexe 8 et 11).
3.3 Taux de reproduction de base d’une maladie
Pour le calcul de l’indice de risque, il faut d’abord calculer le nombre de nymphes
nécessaire à maintenir un 0R  = 1. Celui-ci est fonction de paramètres entomologiques et















= × × × × −⎢ ⎥− −⎣ ⎦
0R  : Taux de reproduction de base de la maladie.
V  : Durée de la virémie
N  : Nombre de nymphes
NS  : Survie à l’émergence
µ  : Taux de mortalité des vecteurs
Jt  : Temps avant la première piqûre
Nt  : Durée du stade nymphales
Gt  : Durée du cycle gonotrophique
k  : Nombre de piqûre par cycle gonotrophique
 : Durée du cycle extrinsèque
3.4 Modèle de Focks
Le modèle de Charly Favier utilise les équations de développement des animaux
poïkilothermes (à sang froid) qui sont assimilés aux équations de réactions enzymatiques
présentées dans le modèle de Focks (Sharpe et al. , 1977 in Focks et al., 1993). Ces équations
sont fonction de la température. Les coefficients de développement ont été mesurés en
laboratoire pour le moustique aegypti par Schoolfield et al. (1981).
(25 )( ) ( / 298)exp[( / )((1 /298) (1/ ))]C Ar T T H R Tρ
≠
°= Δ − − (1)
( )r T  : Taux de développement à la température T (en °K) en 1h−
(25 )Cρ °  : Taux de développement à 25°c en 
1h−
T  : Température en °K
AH
≠Δ  : Valeur de l’enthalpie d’activation de la réaction catalytique par l’enzyme en 1.cal mol−
R  : Constante des gaz parfait
En faisant varier le taux de développement, il est possible d’adapter ces équations au
moustique Ae. albopictus. En me basant sur la littérature, j’ai ajusté les cycles de
développement de ce moustique (voire annexe 9).
4 Résultats
4.1 Description des paramètres
4.1.1 La virémie
La virémie est la période pendant laquelle l’hôte est infectant. Celle-ci est spécifique au
virus et à l’hôte. Elle est comprise 3 jours (Dumont et al.,2008) et entre 7 jours (Beltram et
al.,2007). En moyenne, on peut la fixer à 4,7 jours.
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4.1.2 La survie à l’émergence
La survie à l’émergence représente la capacité du moustique à vivre en début de vie. Elle
est de 83% (Southwood in Otero et al., 2006).
4.1.3 Le taux de mortalité
Le taux de mortalité est calculé dans le modèle comme étant ln()survie− . En dessous de
5°C et au dessus de 43°C, la survie est nulle. Entre ces bornes elle est liée à la température et
au déficit de pression de vapeur saturante (Focks et al., 1973, 1995 ;Otero et al.,2006) (Figure
2). Cependant d’après les auteurs, l’expression de ce taux est valable pour l’espèce aegypti. A
ma connaissance aucune étude publiée ne fait part de ce calcul pour Ae. albopictus, seules des
valeurs en pourcentage sont disponibles. Cependant Ae. albopictus est plus résistant aux
conditions extrême de température que Ae. aegypti (Delatte, 2008). (voire annexe 10).
Figure 2 : Taux de mortalité en fonction de la température et du déficit de pression de vapeur saturante.
La survie des immatures ne dépend que de la température (Christophers, 1960 ; Fay,
1964 ; Rudea, 1990 ; Horsfall, 1965 in Otero et al.,2006). Elle est utilisée dans le calcul du
taux de reproduction optimal des Ae. albopictus et affine le calcul de l’indice de risque.
4.1.4 Le nombre de piqûre par cycle gonotrophique
En général, la femelle Ae. albopictus se nourrit d’un seul repas par cycle gonotrophique
(temps entre deux pontes) mais d’après Hawley (1988), un pourcentage assez faible de
femelles prend deux repas entre chaque ponte. Ce paramètre est très difficile à mesurer, il y a
donc peu d’information. Plus ce coefficient est grand, plus albopictus peut contaminer
d’hôtes.
Les quatre paramètres suivant sont calculés à partir de l’équation (1).
4.1.5 Développement des stades pré-imaginaux
Le temps de développement des larves pour aegypti est d’environ 3 à 4 jours à 25°c
(Degallier, 1988). Dans la littérature et pour Ae. albopictus (Hawley, 1988), celui-ci est plus
long, 5 à 10 jours pour la même température (Figure 3). Ce paramètre est utilisé dans le calcul
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de la survie des immatures qui permet d’ajuster la valeur de l’indice de risque. Le temps de
développement des nymphes pour Ae. aegypti est de 2 à 3 jour à 25°c (Degallier) alors qu’il
est un peu plus faible pour Ae. albopictus 2 jours (Hawley, 1988) (Figure 4).
Figure 3 : Temps de développement des larves pour Ae. aegypti et Ae. albopictus, en fonction de la
température.
Figure 4 : Temps de développement des nymphes pour Ae. aegypti et Ae. albopictus, en fonction de la
température.
4.1.6 Cycle gonotrophique
Le cycle gonotrophique est la durée séparant deux pontes consécutives. La durée de ce
cycle est fonction de la température. Ce paramètre est à propre à chaque d’espèce de
moustiques. En moyenne pour Ae. aegypti celui-ci est court 2 à 3 jours à 26°C (Degallier,
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1988) alors que pour Ae. albopictus il est plus long, 5 jours (Affset, 2007 ; Fontenille et al. ,
2007) pour la même température (Figure 5).
Figure 5 : Cycle gonotrophique pour Ae. aegypti et Ae. albopictus en fonction de la température.
4.1.7 Le temps séparant l’émergence de l’adulte et la première piqûre
Le temps séparant l’émergence de l’adulte et la première piqûre est plus long chez Ae.
aegypti (Degallier, 1988) que chez Ae. albopictus qui est de 2 à 3 jours à 26°C (Affset, 2007)
(Figure 6).
Figure 6 : Durée entre l’émergence de l’adulte et la première piqûre pour Ae. aegypti et Ae. albopictus en
fonction de la température.
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4.1.8 Cycle extrinsèque
Le cycle extrinsèque définit le temps que met le moustique pour passer du statut sain à
infectant. Soit la durée que met le virus à se multiplier dans l’organisme du vecteur. Ce cycle
est fonction de la température mais celui-ci dépend également du couplage virus-vecteur. Pour
les Ae. aegypti et la dengue il est d’environ 10 jours à 26°C (Degallier, 1988). Pour le couple
albopictus-chikungunya il est plus court 4 jours (Dumont et al., 2008) ou de 5 jours à 28°c
(Fontenille et al. , 2007) (figure 7).
Figure 7 : Cycle extrinsèque pour les couples aegypti-dengue et albopictus-chikungunya.
On observe pour les quatre variables précédentes, que lorsque la température augmente la
durée du développement ou du cycle est plus court. Un temps de développement plus court
augmente le nombre de générations et d’adultes pouvant être produit au cours d’une saison.
Ainsi un été plus chaud occasionne une production plus rapide de vecteur adulte et
indirectement une plus forte transmission de la maladies. On observe également que les cycles
et les développements des deux espèces Ae. aegypti et Ae. albopictus sont différents. Cette




Figure 8 : Carte de température et d'humidité relative sur la fenétre méditérranée pour le mois de juillet.
Figure 9 : Carte Time - Nombre de mois favorable pour la transmission du CHKV (à gauche) et de la
dengue (à droite) pour l’année 2007.
J’ai compilé le programme avec autant de combinaisons possibles en fonction des valeurs
dont je disposais pour chaque paramètre (annexe 5). Je n’obtiens jamais une carte d’indice de
risque indiquant qu’il y aurait eu un mois d’épidémie dans la région Emilie-Romagne (annexe
6). Cependant les conditions climatiques du mois de juillet (Figure 8) sont favorables pour
une transmission du CHKV. Les différentes combinaisons de cartes montrent, bien souvent,
que la corse est favorables à la transmission du CHKV. Sachant que dans les deux
département de l’île Ae. albopictus est présent (ECDC, 2007), une épidémie pourrait se
déclarer si un individu contaminé revenait d’une zone à risque
La carte, montrant le nombre de mois que dure la période favorable pour une épidémie de
CHKV, a été obtenue à partir des valeurs énoncées précédemment.
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Une comparaison des deux cartes (Figure 9) montre que les mois favorables aux deux
maladies, fièvre du chikungunya et dengue, ne sont pas situés dans les mêmes régions
d’Europe. Elle indique également que la variation des paramètres influence de façon non
négligeable la répartition de la maladie. Le seul paramètre inchangé entre les deux cartes est
la mortalité (faute d’expression de celle-ci pour Ae. albopictus). Si la modification est
effectuée, cela laisse supposer que le nombre de mois favorables remonterait plus au nord de
l’Italie. La nécessité d’adaptation des paramètres entomologiques vu précédemment est
confirmée par l’observation de ces deux cartes (Figure 9).
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5 Discussion -  Conclusion - Apport personnel
La capacité vectorielle du moustique pour une maladie est un aspect important pour la
transmission. Elle est propre à chaque couple vecteur-virus. La souche d’Ae. albopictus
présente en Europe est infectée dans 77% des cas par une souche de CHKV provenant d’Inde
(OMS, 2007). Un taux aussi élevé confirme que ce virus se transmet bien par la souche
européenne du moustique. L’Ae. detritus est présent dans les régions fluviales, comme Emile-
Romane. Il pique très fréquemment l’homme et suite à des expériences, montre une
compétence vectorielle de 67% pour la fièvre du chikungunya (OMS, 2007). Il est possible
que cette espèce aie joué également un rôle secondaire dans la transmission du CHKV. Le
modèle, ne prenant pas en compte la capacité vectorielle et la transmission par une autre
souche d’arthropode, sous estime probablement le risque épidémiologique de la fièvre du
chikungunya dans cette région.
Les deux villages les plus touchés par l’épidémie de 2007, Castiglione di Cervia et
Castiglione di Ravena, sont séparés par une rivière dont l’eau stagne du fait de la présence
d’écluses successives. Les conditions autour des habitations sont optimales pour le
développement et l’expansion du vecteur : pots de fleur, égouts à ciel ouvert, etc. La province
touchée par l’épidémie favorise l’intrusion, le développement et l’installation du vecteur.
Cette année, suite à un hiver assez doux, l’éclosion des œufs dans la région avait commencé
mi-avril, ce qui est plus tôt que les années précédente (ECDC, 2007). Cette bonne
implantation du vecteur dans la région a largement favorisé le début de l’épidémie en juillet
2007. Ces conditions écologiques privilégient un meilleur développement du moustique et
peut être une meilleure survie. Les conditions de mortalité n’ayant pas été modifiées dans le
modèle, faute de données précises, expliquerait la non compatibilité du modèle avec cette
épidémie.
Le modèle effectue ses calculs à partir de données mensuelles. Il se peut que pour la
dernière quinzaine de juillet, il ait fait très chaud sans que cette augmentation de température
ne se ressente significativement dans la moyenne. Les cycles et les stades de développement
du moustique étaient plus courts lorsque la température était plus chaude. Cette diminution
entraîne, bien souvent, une meilleure transmission des maladies vectorielles Une amélioration
du programme, qui permettrait de mieux prendre en compte les conditions climatiques, en
acceptant par exemple en entrée des fichiers journaliers, engendrerait une modélisationdu
risque plus juste et plus précise.
Cependant il faut rappeler que le modèle est conçu pour le duo aegypti-dengue et qu’il
devrait être utilisé au Brésil pour la prévention de la transmission de cette maladie. La non
compatibilité avec le duo étudié est principalement dûe au peu de données existantes dans la
littérature sur le vecteur Ae. albopictus. Je prolongerai mon stage jusqu’à fin juillet pour
pouvoir appliquer d’autres méthodes d’analyse de données et écrirai éventuellement un article
décrivant le modèle utilisé.
En discutant avec le personnel du laboratoire, je me suis confortée sur mon idée de
travailler plus tard sur des sujets touchant le climat et son interaction avec la société. Je me
suis également confronté e à certaines réalités du métier de chercheur : le manque de données
sur le terrain, la patience, l’envie de découverte… J’ai découvert l’importance d’articles de
référence dans la recherche. J’ai approfondi mes notions de programmation notamment sous
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Scilab. J’ai appris l’utilisation d’un logiciel de statistique et d’affichage, R. La principale
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8 Annexes
Annexe 1 : Répartition de la fièvre du chikungunya dans le monde en 2008.
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Annexe 2 : Carte de la région Emilie-Romagne.
Annexe 3 : Carte de la répartition d’Ae. albopictus en Europe.
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Annexe 4 : Diffusion du virus chikungunya dans le monde.
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Annexe 6 : Cartes d’indice de risque pour le CHKV.
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Les cartes de risque du minimum, et  de risque mensuel pour janvier, février et décembre ne
sont pas représentées car le risque est nul dû à une absence de valeurs.
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Annexe 7 : Fonction indice du modèle épidémiologique de LOCEAN, écrit en C++.
// Fonction de calcul de l'indice de risquue
// Entr_es : temp_i : temp_rature lue sur le fichier
//           relhum_i : humidit_ relative ou pression de vapeur lue sur le f.
//           max_value : valeur maximale autoris_e
//           rel_hum : 1 sur relhum_i est l'HR, 0 si c'est la pres vap
// Sortie : indice_risque
int indice(float temp_i, float relhum_i, int max_value, int rel_hum)
{
// On s'assure que max_value est positif
  max_value = abs(max_value);
// Extraction des vrais valeurs des param_tres climatiques
  float temp = temp_i/10;
  float relhum = relhum_i/10;
// Calcul du d_ficit en pression de vapeur saturante
  float dps = 0;
//******* Input : Humidite relative
    if (rel_hum == 1)
    {
      dps = 6.11*exp(17.3*temp/(temp+237.3))*(1-relhum/100);
    }
//******* Input : deficit en pression de vapeur
    else if (rel_hum == 2)
    {
      dps = relhum;
    }
//******* Input : pression de vapeur
    else
    {
      dps = 6.11*exp(17.3*temp/(temp+237.3)) - relhum;
    }
// Calcul du temps total des stades immatures (larve + nymphe)




// Calcul du temps de d_veloppement des nymphes
  float temp_dev_nymphes = 1./(24*0.0161/.95*(temp+273.15)/298*exp(15000./1.987*(1./298-
1./(temp+273.15))));
// Calcul du temps avant la premi_re piq_re chez l'adulte
  float temp_dev_jeune = 1./(24*0.00898*(temp+273.15)/298*exp(15725./1.987*(1./298-
1./(temp+273.15))));
// Calcul du temps du cycle gonotrophique
  float temp_dev_gono = 0.58/(24*0.00898*(temp+273.15)/298*exp(15725./1.987*(1./298-
1./(temp+273.15))));
// Calcul du temps d'incubation extrins_que
  float temp_eip0 = 1./(24*0.00336/0.95*(temp+273.15)/298*exp(15000./1.987*(1./298-
1./(temp+273.15))));
// Calcul du temps d'incubation effecif : combien de temps entre la
// piq_re qui infect le moustique et la premi_re piq_re infectieuse
  float temp_eip = int(temp_eip0/temp_dev_gono+1)*temp_dev_gono;
// Nombre d'adultes diff_rents piqu_s ˆ chaque cycle
  float nb_contacts_cycle = 1.8;
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//
// Culcul de la survie des adultes en fonction de la temp et de la dps
// Survie de base ˆ 1 jour :
  float survie = 0.89;
// Etape 1 : modification en fonction de la temp_rature
  if (temp <= 5 || temp >=43)
    survie = 0;
  else if (temp < 10)
    survie *= (temp-5)/(10-5);
  else if (temp > 41 && temp < 43)
    survie *= (temp-43)/(41-43);
// Etape 2 : plafonnement de la dps (le cas dps < 0 normalement inutile)
  if (dps < 0)
    dps = 0;
  if (dps > 30)
    dps = 30;
//           modification en fonction de la dps
  if (dps > 10)
    survie *= 1-0.4*(dps-10)/(30-10);
// taux de mortalit_ instantan_
  float lambda = -log(survie);
//
// Survie ˆ l'_mergence
  float surv_emergence = .83;
//
// Survie des stades immatures d'apr_s Otaro et al. 2005, Focks et al. 1993
// et ***
// Survie de base pendant le cycle
  float survie_immature_b = 1.;
// Facteur modificateur en fonction de la temp_rature :
// on prend le min des deux ou 0 enb dessous de 15¡
  float fact_temps = 1-(.01+.99*exp(-(temp-5)/2.7035));
  float fact_temps2 = 1-(.01+.99*exp(-(42-temp)/3));
  if (fact_temps > fact_temps2)
    fact_temps = fact_temps2;
  if (fact_temps < 0 || temp < 15)
    fact_temps = 0;
// Modification de la survie de base
  survie_immature_b *= fact_temps;
// Calcul de la survie au long du developpement des larves
  float survie_immature = 0;
  if (survie_immature_b > 0)
    survie_immature = exp(temp_immature*log(survie_immature_b));
// calcul du teux de mortalite instantanNE
  float mortalite_immature = -log(survie_immature_b);
// Fecondit_ des moustiques au cours de leur vie
// 63 : nb moyen d'oeufs ˆ chaque ponte d'apr_s Oterao et al 2005
  float fecondite = 63*exp(-lambda*temp_dev_jeune)/(1-exp(-lambda*temp_dev_gono));
// Viabilit_ des oeufs d'apr_s Duque et al 2004
  float viabilite_oeufs = 1-.286;
//
// Temps de vir_mie chez l'homme
  float tviremie = 6.;
//
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// Caclcul du nombre de nymphes n_cessaire ˆ assurer R0  = 1




// Caclcul du nombre d'adultes n_cessaire ˆ assurer R0  = 1
  float nb_adultes = 1./tviremie/exp(-lambda*temp_eip)/nb_contacts_cycle/nb_contacts_cycle*(1-
exp(-lambda*temp_dev_gono))*(1-exp(-lambda*temp_dev_gono))/exp(-lambda*temp_dev_jeune);
//
// Cacul du taux de reproduction optimal des aegypti
  float R_optim = fecondite*viabilite_oeufs*survie_immature*(surv_emergence/2);
//
// Calcul de l'indice de risque
  int indice_risque = 0;
  if(survie_immature == 0)
    indice_risque = -max_value;
  else
    indice_risque = -int(log(minimisation(nb_nymphes, temp_dev_nymphes, temp_immature,1-
mortalite_immature))/log(10.)*100);
  // indice_risque = -int((log(nb_nymphes)-log(R_optim))/log(10)*100);
// //   if(survie_immature > 0)
//   cout << nb_nymphes << " " << (nb_nymphes > ZEPS) << " " <<  temp_dev_nymphes  << " " <<
temp_immature << " " <<(mortalite_immature > 10000000000) << " " << 1-mortalite_immature << "
" << indice_risque << " " << survie_immature_b << endl;
// Plafonnement ˆ max_value
  if (indice_risque > max_value)
    indice_risque = max_value;
  if(indice_risque < -max_value)
    indice_risque = -max_value;
  return indice_risque;
}




### FONCTION DE DESSIN ###
##########################
dessin_ND <-function (x = seq(0, 1, len = nrow(z)), y = seq(0, 1, len = ncol(z)),
     z, xlim = range(x, finite = TRUE), ylim = range(y, finite = TRUE),
     zlim = range(z, finite = TRUE), levels = pretty(zlim, nlevels),
     nlevels = 20, color.palette = cm.colors, col =
 color.palette(length(levels) - 1), plot.title, plot.axes, key.title,
 key.axes, asp = NA,
     xaxs = "i", yaxs = "i", las = 1, axes = TRUE, frame.plot = axes,
 show.key,...) {
if (missing(z)) {
        if (!missing(x)) {
            if (is.list(x)) {
                 z <- x$z
                 y <- x$y
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                 x <- x$x
            }
            else {
                 z <- x
                 x <- seq(0, 1, len = nrow(z))
            }
        }
        else stop("no 'z' matrix specified")
    }
    else if (is.list(x)) {
        y <- x$y
        x <- x$x
    }
    if ( any(diff(x) <= 0) || any(diff(y) <= 0) )
        stop("increasing 'x' and 'y' values expected")
mar.orig <- (par.orig <- par(c("mar", "las", "mfrow")))$mar
on.exit(par(par.orig))
w <- (3 + mar.orig[2]) * par("csi") * 2.54







plot.window(xlim = c(0, 1), ylim = range(levels), xaxs = "i", yaxs = "i")
if(show.key) rect(0, levels[-length(levels)], 1, levels[-1], col =col)
if (missing(key.axes)) {
        if (axes)
axis(4)
    }
    else key.axes
box()
    if (!missing(key.title))
         key.title
    mar <- mar.orig
    mar[4] <- 1
    par(mar = mar)
    plot.new()
    plot.window(xlim, ylim, "", xaxs = xaxs, yaxs = yaxs, asp = asp)
    if (!is.matrix(z) || nrow(z) <= 1 || ncol(z) <= 1)
       stop("no proper 'z' matrix specified")
    if (!is.double(z))
       storage.mode(z) <- "double"
   .Internal( filledcontour(as.double(x), as.double(y), z,
as.double(levels),
   col = col) )
if (missing(plot.axes)) {
        if (axes) {
           title(main = "", xlab = "", ylab = "")
           axis(1)
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           axis(2)
        }
    }
    else plot.axes
    if (frame.plot)
       box()
    if (missing(plot.title))
        title(...)
    else plot.title




#time(T) : 01.01.1949 à 01.04.2008 N=712
#longitude(X) : 0 à 360 avec 2.5 N=144
#latitude(Y) : -90 à 90 avec 2.5 N=73




#time(T) : 01.01.1949 à 01.04.2008 N=712
#longitude(X) : 0 à 360 avec 2.5 N=144
#latitude(Y) : -90 à 90 avec 2.5 N=73
#pression(P) : 1000, 925, 850, 700, 600, 500, 400, 300





# Permet de lire les données contenues dans le fichier
zz<-get.var.ncdf(nc,,start=c(1,1,1,690),count=c(-1,-1,1,1),verbose=F)
#zz <- zz - 273.15









z1<-rbind(znew[73:long,],znew[1:72,]) #centrage de la carte sur greenwich
nlat<-seq(-90, 90,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-180,177.5,2.5) # définition des longitudes_abcisses
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dessin_ND(nlong,nlat,z1,col=rainbow(30),xlab="longitude",ylab="latitude",main=paste("température pour juin
2006"),plot.axes = { map(add = TRUE)
;axis(1);axis(2);box();contour(nlong,nlat,z1,levels=F,drawlabels=T,add=TRUE)},show.key=T)
Annexe 9 : Programme effectuant l’ajustement des paramètres d’ Ae. albopictus à la littérature,
sous Scilab.
clear;
//constantes données par l'article de Focks:
rol = 0.00873;    //taux de dvp par heure pour larve
dhal = 26018.51;   //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour larve
dhhl = 55990.75;   //changement d'enthalpie avec des hautes température pour larve
R = 1.987;   //cnstante des gaz parfait pour larve
Tl = 304.58;   //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour larve
rop = 0.01610;   //taux de dvp par heure pour pupe
dhap = 14931.94;    //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour pupe
dhhp = -472379.00;    //changement d'enthalpie avec des hautes température pour pupe
Tp = 148.45;    //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour pupe
rog = 0.00898;    //taux de dvp par heure pour gono
dhag = 15725.23;    //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour gono
dhhg = 1756481.07;    //changement d'enthalpie avec des hautes température pour gono
Tg = 447.17;    //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour gono
//////////////////
//calcul pour les fonctions de l'article de Focks:
//
//création des tableau
temp  = [10:01:40];    //formation de vecteur température de 16 à 40° avec un pas de 0.1
ntemp = length(temp);   //longueur du tableau température
tempk  = [283.5:01:315.15];   //formation tablau de température idem que tempc sauf en °K
/////////////////////////////////////
//                    /////////////////////////////////////////////////
//                    //////////developpement des stades immatures/////
//                    /////////////////////////////////////////////////
///////////////////////////pour la dengue aegypti: /////////////////////
//taux de developpement des larves :
for i=1:ntemp
  t_larve(i) = 1/( 24*(rol/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15))))) /(1+ exp(
(dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe:
  t_pupe(i) = 1/( 24*(rop/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15))))) /(1+ exp(
(dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvlp total larve et pupe:
  temp_immature (i) = t_pupe(i) + t_larve(i);
end
//////////////////pour chk et albopictus : ///////////////////
//taux de developpement des larves (données Afsset):
for i=1:ntemp
      t_larve2(i) = 1/( 24*(0.0052/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (Udaka dans Hawley):
      t_larve3(i) = 1/( 24*(0.0112/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
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//taux de developpement des larves :(Gallimard dans Hawley)
      t_larve4(i) = 1/( 24*(0.035/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves ((livingstone dans Hawley):
      t_larve5(i) = 1/( 24*(0.006/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (hein dans Hawley):
      t_larve6(i) = 1/( 24*(0.0057/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (Del rosario dans Hawley)
      t_larve7(i) = 1/( 24*(0.0054/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (Halcrow dans Hawley :
      t_larve8(i) = 1/( 24*(0.0031/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (Liu dans Hawley)
     t_larve9(i) = 1/( 24*(0.0037/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves (Mori dans Hawley)
     t_larve11(i) = 1/( 24*(0.0070/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de developpement des larves moyenne Hawley
     t_larve12(i) = 1/( 24*(0.0045/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des /nymphes (Afsset):
      t_pupe2(i) = 1/( 24*(0.025/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Udaka dans Hawley):
      t_pupe3(i) = 1/( 24*(0.027/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Livingston dans Hawley):
      t_pupe4(i) = 1/( 24*(0.021/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Halcrow dans hadley)
      t_pupe5(i) = 1/( 24*(0.014/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Liu dans Hawley):
      t_pupe6(i) = 1/( 24*(0.017/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Mori dans Halwey):
      t_pupe7(i) = 1/( 24*(0.010/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvp des pupe/nymphe (Gallimar dans Hawley):
      t_pupe8(i) = 1/( 24*(0.0065/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
//taux de dvlp total larve et pupe dengue
  temp_immature (i) = t_pupe(i) + t_larve(i);
//taux de dvlp total larve et pupe (Afsst)
  temp_immature2 (i) = t_pupe2(i) + t_larve2(i);
//taux de dvlp total larve et pupe  (Udaka dans Hawley)):
  temp_immature3 (i) = t_pupe3(i) + t_larve3(i);
//taux de dvlp total larve et pupe  (Gallimard dans Hawley):
  temp_immature4 (i) = t_pupe8(i) + t_larve4(i);
//taux de dvlp total larve et pupe:( Livingstone dans Hawley)
  temp_immature5 (i) = t_pupe4(i) + t_larve5(i);
//taux de dvlp total larve et pupe (Mori dans Hawley):
  temp_immature6 (i) = t_pupe7(i) + t_larve11(i);
//taux de dvlp total larve et pupe (Halcrow dans Hawley):
  temp_immature7 (i) = t_pupe5(i) + t_larve8(i);
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//taux de dvlp total larve et pupe (Liu dans Hawley):




plot2d(temp',[t_larve t_larve2 t_larve3 t_larve4 t_larve5 t_larve6 t_larve7 t_larve8 t_larve9],style);
leg = legends(["dengue"; "Afsset" ; "Udaka" ; "gallimard" ; "livingstone & krish" ; "hien" ; "Del Rosario" ;
"Halcrow" ; "Liu"],style,5);




plot2d(temp',[t_pupe t_pupe2 t_pupe3 t_pupe4 t_pupe5 t_pupe6],style);
leg = legends([ "dengue" ; "Afsset" ; "Udaka" ; "livingstone & krish" ;  "Halcrow" ; "Liu"],style,5);






plot2d(temp',[temp_immature temp_immature2 temp_immature3 temp_immature4 temp_immature5
temp_immature6 temp_immature7 temp_immature8],style);
leg = legends(["dengue"; "Afsset" ; "Udaka" ; "gallimard" ; "livingstone & krish" ;"Mori & Chan" ; "Halcrow" ;
"Liu"],style,5);
xtitle("Variation du temps de développemnt des immatures");
//
//                     //////////////////////////////
                    /////////cycle gono////////////
                    //////////////////////////////
//////////////////////pour dengue et aegpti:///////////////
//temps du cycle gonotrophique - 4eme équation:
for i=1:ntemp
  t_gono(i) = 0.58/( 24*rog*(tempk(i)/298)*exp((dhag/R)*((1/298)-(1/tempk(i)))));
/////////////////////pour le chk et albopictus://///////////
//temps du cycle gonotrophique adaptation article Afsset





leg = legends(["aegypti" ; "albopictus"],style,5);
xtitle("Durée du cycle gonotrophique en fonction de la température","Température en °c","Durée du cycle
gonotrophique en jours");
//                     //////////////////////////////
                    /////////cycle jeune////////////
                    //////////////////////////////
////////////////////pour dengue et aegpti:///////////////
//temps du cycle gonotrophique - 4eme équation:
for i=1:ntemp
  t_jeune(i) = 1/( 24*rog*(tempk(i)/298)*exp((dhag/R)*((1/298)-(1/tempk(i)))));
/////////////////////pour le chk et albopictus://///////////
//temps du cycle gonotrophique adaptation article Afsset







leg = legends(["aegypti" ; "albopictus"],style,5);
xtitle("Durée entre l émergnece adulte et la première piqûre en fonction de la température","Température en
°c","Duréeentre l émergence adulte et la première piqûre en jours");
//               /////////////////////////////////////////////////////
////                //////////cycle dincubation extrinséque//////////////
////                //////////////////////////////////////////////////////
////////////////////////pour dengue et aegpti:///////////////
//calcul du temps d'incubation effectif - 6éme equation :
for i=1:ntemp
  t_ex(i) = 1/( 24*0.00336*((temp(i)+273.15)/298)*exp((15000/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))));
/////////////////////pour le chk et albopictus://///////////
//calcul du temps d'incubation effectif – (Fontenille) :
  t_ex2(i) = 1/( 24*0.014*((temp(i)+273.15)/298)*exp((15000/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))));
end




leg = legends(["aegypti-Dengue" ; "aegypti-chikungunya"],style,5);
xtitle("Durée du cycle extrinsèque en fonction de la température","Température en °c","Durée du cycle
extrinsèque en jours");
//
Annexe 10 : Programme de calcul de la mortalité d’Ae. aegypti, sous Scilab :
clear;
// Constantes données par l'article de Focks:
//////////////////////////////////////////////
rol = 0.00873;    //temps de dvp par heure pour larve à 25°c
dhal = 26018.51;   //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour larve
dhhl = 55990.75;   //changement d'enthalpie avec des hautes température pour larve
R = 1.987;   //cnstante des gaz parfait pour larve
Tl = 304.58;   //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour larve
rop = 0.01610;   //temps de dvp par heure pour pupe à 25°c
dhap = 14931.94;    //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour pupe
dhhp = -472379.00;    //changement d'enthalpie avec des hautes température pour pupe
Tp = 148.45;    //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour pupe
rog = 0.00898;    //temps de dvp par heure pour gono à 25°c
dhag = 15725.23;    //enthalpie de lactivation de laction de catalyse par l'enzyme pour gono
dhhg = 1756481.07;    //changement d'enthalpie avec des hautes température pour gono
Tg = 447.17;    //température ou 50% de l'enzyme est inactif pour des hautes températures pour gono
// Calcul des fonctions utilisés dans le programme de Charlie
///////////////////////////////////////////////////////////////
rh = [0.0:0.018:1];   //tableau des humidités relatives
nrh = length(rh);   //nombre de valeur dans le tableau des RH
temp = [-10:1:45];    //tableau de température
ntemp = length(temp);   //longueur du tableau de Température
nb_contacts_cycle = 1.8;    //nbre d'aldulte différents piqués à chaque cycle
survie_initiale = 0.99;    //survie de base à 1jour
surv_emmergence = 0.83;     //survie à lémergence
nb_oeuf = 63;   //nombre d'oeuf à chauqe ponte
viabilite_oeuf = 1-0.286;   //viabilité des oeuf
tviremie = 6;    //temps de virémie chez l'homme




//  calcul du temps de developpement des larves :
  temp_dev_larve(i) = 1/( 24*(rol/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhal/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))))
/(1+ exp( (dhhl/R)*((1/Tl)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
// calcul du temps de developpement des nymphes:
  temp_dev_nymphe(i) = 1/( 24*(rop/0.95)*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhap/R)*((1/298)-
(1/(temp(i)+273.15))))) /(1+ exp( (dhhp/R)*((1/Tp)-(1/(temp(i)+273.15))))) ;
// calcul du temps de developpement total des stades immatures (larves & nymphes)
  temp_dev_immature (i) = temp_dev_nymphe(i) + temp_dev_larve(i);
 end
// CALCUL DU TEMPS D'INCUBATION EFFECTIF : combien de temps entre la piqure qui infecte le
moustique et la piqure infectieuse
/////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////////
for i = 1 : ntemp
// Calcul du temps du cycle gonotrophique chez l'adulte :
  temp_dev_gono(i) = 0.58/( 24*rog*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhag/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))));
// Calcul du temps avant la première piqure chez l'adulte :
  temp_dev_jeune(i) = (1/( 24*rog*((temp(i)+273.15)/298)*exp((dhag/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15))))));
// Calcul du temps d'incubation extrinsèque :
  temp_eip0(i) = 1/( 24*0.00336*((temp(i)+273.15)/298)*exp((15000/R)*((1/298)-(1/(temp(i)+273.15)))));
  //////////////////////////////////////////////////
  temp_eip(i) = (temp_eip0(i)/temp_dev_gono(i) + 1)*temp_dev_gono(i);
  //////////////////////////////////////////////////
end
//TABLEAU DE DEFICITE DE PRESSION DE VAPEUR SATURANTE
//////////////////////////////////////////////////////
// On fait varier les humidités ligne par ligne. Dans la petites boucle sur  j ce sont les colones qui varie
// (on avance sur une ligne) donc les températures (qui varient dc sur une colone).
for i = 1 : ntemp
  for j = 1 : nrh
      dsp(i,j) = 6.11*exp(17.3*temp(i)/(temp(i)+273.15))*(1-rh(j));
  end
end
for i = 1 : ntemp
  for j = 1 : nrh
      if (dsp(i,j)<0 )  // Plafonnement de la dsp
         dsp(i,j) = 0;
      elseif (dsp(i,j)>30)
         dsp(i,j) = 30;
      else
         dsp(i,j) = dsp(i,j);     ///////////
      end                         //  DSP  //
                                  ///////////
  end
      end
/////////////////////////////////////////////////////////////////////////
// CALCUL DE LA SURVIE EN FONCTION DE LA TEMPERATURE ET DE LA PRESSION //
//                     ET DU TAUX DE MORTALITE                         //
/////////////////////////////////////////////////////////////////////////
  for i = 1 : ntemp
        // Taux de survie (slmt en fct de la température (vecteur) ) :
        if ( temp(i)<=5 | temp(i) >= 43)
          survie(i) = 0;
        elseif(temp(i) >41 & temp(i)<43)
          survie(i) = survie_initiale*((temp(i)-43)/(41-43));
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           elseif(temp(i)<10)
          survie(i) = survie_initiale * ((temp(i)-5)/(10-5));
        else
          survie(i) = 0.99;
        end
   end
 //SURVIE en fonction de la dsp et de la température. Pour chaque ligne de température allant de -10°c à 50°c on
a toutes humidités possibles allant de 0% à 100%
 //alors la survie devient une matrice qui dépend de la température et de la dsp
   for i = 1 : ntemp
      for j = 1 : nrh
        if(dsp(i,j) >10)
          survie_matrice(i,j) = survie(i)*(1-0.4*(dsp(i,j)-10)/(30-10));
        else
          survie_matrice(i,j) = survie(i);
        end
      end
   end
   for i = 1 : ntemp
      for j = 1 : nrh
     //on est obligé de mettre une boucle de condition car le log de 0 nous donnerais une valeur infinie
      //Taux de mortalité instantanée:       /////////////
           if(survie_matrice(i,j) == 0)    // T mort  //
              lambda(i,j) = 1;            /////////////
           else
              lambda(i,j) = 1-(survie_matrice(i,j));
           end




plot2d(temp',[survie_matrice(:,23) survie_matrice(:,33) survie_matrice(:,40) survie_matrice(:,43)
survie_matrice(:,46) survie_matrice(:,48) survie_matrice(:,56)],style);
leg = legends(["HR = 40%";"HR = 60%" ; "HR = 70%"; "HR = 75%" ; "HR = 80%" ; "HR = 85%" ; " HR =
100%"],style,5);
xtitle("Variation de la survie en fonction de la variation de HR","température", "survie du moustique");
xset("window",2)
style = [2,5,15,18,23,26,29];
plot2d(temp',[lambda(:,23) lambda(:,33) lambda(:,40) lambda(:,43) lambda(:,46) lambda(:,48)
lambda(:,56)],style);
leg = legends(["HR = 40%";"HR = 60%" ; "HR = 70%"; "HR = 75%" ; "HR = 80%" ; "HR = 85%" ; " HR =
100%"],style,5);
xtitle("Variation de la mortalité du moustique adulte en fonction de la variation de HR","Température en °c",
"Mortalité du moustique adulte");
//survie de base pendant le cycle des immatures:
  //facteur modificateur en fonction de la température
  for i=1:ntemp
    fact_temp(i) = 1-(0.01+ 0.99*exp(-(temp(i)-5)/2.7035));
    fact_temp2(i) = 1-(0.01+ 0.99*exp(-(temp(i)-42)/3));
  end
  for i=1:ntemp
    if (fact_temp(i) > fact_temp2(i));
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      fact_temp(i)  = fact_temp2(i);
    else (fact_temp(i) < 0 | temp(i) < 15)
      fact_temp(i) = 0;
    end
  end
for i=1:ntemp
  surv_imm(i) = surv_imm(i)*fact_temp(i);
end
//calcul du taux de mortalité instantané :
for i=1:ntemp
  if (surv_imm(i) > 0)
    surv_imm(i) = exp(temp_immature2(i) * log(surv_imm(i)));
  end
end
//fécondité du moustique au cours de la vie
for i=1:ntemp
  if (t_mort(i)==0)
    fecon(i)=0;
  else
    fecon(i) = nb_oeuf * exp(-t_mort(i)*t_jeune2(i))/(1-exp(-t_mort(i)*t_gono2(i)));
  end
end
//calcul du nombre de nymphes nécessaireà assurer R0=1  et nombre dadulte idem:
for i=1:ntemp
  if (t_mort(i)==0 )






    nb_nymphe(i,j) = s/q
     end
end
for i=1:ntemp
  if (nb_nymphe(i) <> 0)




xtitle("Nombres de nymphes en fonction de la températue et des humidités relatives","Humidité Relative (en
%)","Températures (°C)");
Annexe 11 : Programme permettant de faire des fenêtres, sous le logiciel R.






# Matrice 3*3 avec ttes les longitude latitude et ts les jrs de l année 2006
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# Permet de lire les données contenues dans le fichier
zz<-get.var.ncdf(nc,,start=c(1,1,1,684),count=c(-1,-1,1,1),verbose=F)
zz <- zz - 273.15





z1<-rbind(znew[73:long,],znew[1:72,]) #centrage de la carte sur greenwich
#prendre une fenêtre centré sur Af et maga
for (i in 1:37)
{for (j in 1:18)
{z2[i,j] = z1[i+72,j+18]}}
#nlat<-seq(0,87.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlat<-seq(-45,-2.5,2.5)
nlong <- seq(0,90,2.5) # définition des longitudes_abcisses
#prendre une fenêtre centré sur l'Indes
for (j in 1:20)
{for (i in 1:17)
{z2[i,j] = z1[i+96,j+37]}}
nlat<-seq(0,47.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(60,100,2.5) # définition des longitudes_abcisses
#prendre une fenêtre centré sur l'Indonésie
for (i in 1:33)
{for (j in 1:21)
{z2[i,j] = z1[i+104,j+29]}}
nlat<-seq(-20, 30 ,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(80,160,2.5) # définition des longitudes_abcisses
#prendre une fenêtre centré sur méditerranéen
for (i in 1:23)
{for (j in 1:14)
{z2[i,j] = z1[i+68,j+49]
}}
nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
#nlat<-seq(-90, 90,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
dessin_ND(nlong,nlat,z2,col=rainbow(30),xlab="longitude",ylab="latitude",main=paste("température
pour jan 2006"),plot.axes = { map(add = TRUE)
;axis(1);axis(2);box();contour(nlong,nlat,z2,levels=F,drawlabels=T,add=TRUE)},show.key=T)
Annexe 12 : Programme qui permet de tracer les cartes de risques d’après les fichiers de sortie,






a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
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z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a<- read.table("risque2007_Feb.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_Mar.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique
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a <- read.table("risque2007_Apr.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_May.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_Jun.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{






nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_Jul.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_Aug.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Sep.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
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z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique




a <- read.table("risque2007_Oct.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique
dessin_ND(nlong,nlat,z2,col=rainbow(30),xlab="longitude",ylab="latitude",main="Indice de risque :
Octobre_2007",plot.axes={map(add=TRUE);axis(1);axis(2);box();contour(nlong,nlat,z2,levels=F,dra
wlabels=T,add = TRUE)},show.key=T)
###################################################### NOVEMBRE a <-
read.table("risque2007_Nov.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Dec.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique







a <- read.table("risque2007_Time.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Annuel.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{






nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Range.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Max.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Min.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
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z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Integr.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique





a <- read.table("risque2007_Month.dat") #lecture des données
a[a==0 | abs(a)>=9998] <- NA # remplacement des 0, -9999 et 9998
z <- as.matrix(a) # Transformation en matrice
z<-t(z)
z <- rbind(z[73:long,],z[1:72,]) # centrage de la carte sur greenwich
z2 <- matrix(0,23,14)
for (i in 1:23)
{





nlat<-seq(30, 62.5,2.5) # définition des latitudes_ordonnées
nlong <- seq(-10,45,2.5) # définition des longitudes_abcisses
x11()  # nouvelle fenetre graphique
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dessin_ND(nlong,nlat,z2,col=rainbow(30),xlab="longitude",ylab="latitude",main="Indice de risque :
Month_2007",plot.axes={map(add=TRUE);axis(1);axis(2);box();contour(nlong,nlat,z2,levels=F,drawl
abels=T,add = TRUE)},show.key=T)
##################################################################################
#######################
